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1 CAACTCGGGAG6ATAGAGGCAACCAACCCCTGTGTATCCGGTGACACCAT 50 

I lllllllllllllllll lllllllllllllllll 
1 CTCGAGGCAACCAACCCCTGCGTATCCGGT6ACACCAT 38 

51 TGTAATGACATCCGGGGGTCCGCGGACAGTGGCTGAACTGGAGGGCAAGC 100 

lllllllli II llllllll II llllllllllllllllllll I 
39 TGTAATGACTAGTGGCGGTCCGCGCACTGTGGCTGAACTGGAGGGCAAAC BB 

101 CCTTCACCGCACTTATCAGGGGCTCAGGGTACCCCTGCCCCTCAGGTTTC 150 

i iiiiiiiiiii ii i inn ii iiiii minimum 

89 CGTTCACCGCACTGATTCGCGGCTCTGGCTACCCATGCCCCTCAGGTTTC 138 

151 TTCAGGACCTGTGAACGGGACGTATATGATCTTAGAACCAGGGAGGGTCA 200 

III I IIIIIIIIIII llllllilllllll I II I llllllll 
139 TTCCGCACCTGTGAACGTGACGTATATGATCTGCGTACACGTGAGGGTCA 188 

201 TTGCTTAAGGTTGACCCATGATCACAGGGTCCTTGTAATGGATGGTGGTC 250 

mini i iiiiiniimm I II II II IIIIIIIIIII I 

189 TTGCTTACGTTTGACCCATGATCACCGTGTTCTGGTGATGGATGGTGGCC 238 

251 TGGAATGGCGTGCCGCCGGTGAACTTGAAAGGGGAGACCGCCTTGTGATG 300 

llllllllllllilll llllllll III I II llllllll mm 
239 TGGAATGGCGTGCCGCGGGTGAACTGGAACGCGGCGACCGCCTGGTGATG 288 

301 GATGATGCTGCAGGGGAGTTTCCGGCACTTGCAACCTTCAGAGGCCTCAG 350 

llllllll II II llllllilllllll lllllllli I Hill I 
289 GATGATGCAGCTGGCGAGTTTCCGGCACTGGCAACCTTCCGTGGCCTGCG 338 

351 GGGCGCCGGCCGCCAGGATGTCTATGACGCCACTGTCTACGGTGCCAGTG 400 

IIIII llllllilllllll llllllll IIIII llllllll II I 
333 TGGCGCTGGCCGCCAGGATGTTTATGACGCTACTGTTTACGGTGCTAGCG 388 

401 CATTCACAGCCAATGGATTCATAGTCCACAACTGTGGGGAGCAGCCACTC 450 

IHIIII II IIIII IIIII II IIIIIIIIIII lllllllli I 
389 CATTCACTGCTAATGGCTTCATTGTACACAACTGTGGCGAGCAGCCAACC 438 

451 CTCACCCATGAA 4G2 

439 GGTGAATTC... 447 



